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ه شداخت سرطا  در پاتنژنز هسیتد  هه  ژنتیکیتغییرات اپی جملهاز  ،DNAنابجای  هایمتیالسیین  سابقه    دد: 
 عضنی از SMG1 ژ  داشته باشد . هاآ  آگهیها و پیشسرطا  نقشیی اسیاسیی در پیشیر   تناند می و ان شی  
و متیالسییین  نابجای آ    دهمهارهدد   تنمنر عمل می به عدنا  ژ  وهیدازها اسیی -3  سییینازدنززتی  خانناد 
ومنتر ارززابی وضعی متیالسین  پر با ه ف . ازن مطالعهنقش داشته باش ها تنان  در بروز و پیشیر  ب خیمی می
بیمارسیتا  بسیتری در  لنسیمی میلندی ی داد مبتال به در بیمارا  و ارتباط آ  با میزا  بیا  ژ  مذهنرSMG1  ژ 
 و ازتنمتریبا نتازج  لنس میلندی ی داد قطعی لنسمی تشخیصبا بیمارا   در ازن مطالعه .شرزعتی، تهرا ، انجام ش 
 .د منرد مطالعه قرار گر ت ،پرون   بیمار در مد رجمغز استخنا   و اطالعات خن  محیطی و های سیتنژنتیکبررسی
های خن  نمننهشره هردن .  (گرو  هدترل) رد سیال   5و  AML رد مبتال به  81در ازن مطالعه  ر ش قررسا: 
سنلیی تح تیمار قرار گر  بی روش با و  استخراج ش ، DNA .ن آوری ش های ض انعقاد خن  جمعدر لنله
 انجام ش . با اسیتیاد  از پرازمرهای اختاایی  (Methylation-Specific PCR) خاص متیالسیین PCR  و سیس 
RNAاسیتخراج شی   و های بیمار نیزی سیلنل های هل cDNAژ  سیس ، سیطا بیا  ن .سیدتز شی  ی مرتبطاه  
SMG1با استیاد  از quantitative real time PCR  قرار گر   ارززابیمنرد. 
 بیماری تشخیصمراجعه و بیمارا  در ب و  SMG1 ژ  پرومنتر CpGنشا  داد هه جزازر  تازج ازن مطالعهن دب یبفت 
 464/0±0101/0 ب و تشیخیصدر SMG1  ژ  بیا  میزا  .(P=000/0) در مقازسیه با گرو  نرمال هازسنمتیله اسی 
 .بند 615/0±804/0 و 343/0±8446/0 درما  و بهبندزا ته به ترتیبدر بیمارا  تح ازن مق ار  هه ، در دالیبند
 زاب های سییییی  هاهش میگلبنل تع اد ،SMG1تغییر بیا  ژ  بیا هر واد  ا زازش در  درمیا ، در بیمیارا  تحی 
(0008/0>P) تغییر بیا  ژ  بیا هر وادی  ا زازش در  وSMG1،   0008/0) زاب ا زازش می همنگلنبینمیزا>P). 
 زیابی ا زازش می همنگلنبینمیزا   ،SMG1تغییر بییا  ژ  بیا هر وادی  ا زازش در  همچدین در مردلیه بهبندی،
(083/0=P .) 
لنسمی  پاتنژنزدر  SMG1 بیا  ژ میزا  و پرومنتر متیالسیین   هه الگنی نتازج ازن مطالعه نشیا  داد  گیری نتیج 
 .عدنا  شند لنسمی میلندی ی داد در هدد  آگهیپیش به عدنا  زک  اهتنرتنان  می و نقش داشته میلندی ی داد
 





Background: Aberrant DNA methylations are among the epigenetic changes known in the 
pathogenesis of cancer and can play a key role in the progression and prognosis of cancers. The SMG1 
gene is a member of the phosphoinositide 3-kinase family and acts as a tumor suppressor gene, and 
its improper methylation can contribute to the development and progression of malignancies. The aim 
of this study was to evaluate the methylation status of SMG1 gene promoter and its correlation with 
the expression of this gene in patients with acute myeloid leukemia (AML) admitted to Shariati 
Hospital, Tehran. In this study, patients with definitive diagnosis of AML with flow- cytometry and 
cytogenetic examinations and peripheral blood and bone marrow information in the patient file were 
studied. 
Material and methods: In this study 18 individual with AML and 5 healthy individual (control 
group) participated. Blood samples were collected in anticoagulant tubes. DNA was extracted and 
treated with bisulfite method and then methylation-specific PCR was performed using specific 
primers. Total RNAs of patient cells were also extracted and related cDNAs were synthesized. Then, 
the expression level of SMG1 gene was evaluated using quantitative real time PCR.  
Results: The results of this study showed that the CpG island of the SMG1 gene promoter in patients 
at the time of referral and diagnosis are hypomethylated compared to the normal group (P=0.002). 
The expression level of SMG1 gene was 0.464±0.0828 at the time of diagnosis, while this value was 
0.973±0.1746 and 0.685±0.107 in the undergoing treatment and in-remission patients, respectively. 
In patients undergoing treatment, with each unit increase in change of expression of SMG1 gene, the 
number of WBC decreased (P <0.0001) and with each unit increase in change of expression of SMG1 
gene, the amount of hemoglobin increased (P<0.0001). Also, in the remission phase, with each 
increase in change of expression of SMG1 gene, the amount of hemoglobin increases (P=0.019). 
Conclusion: The results of this study showed that the pattern of promoter methylation and the 
expression of SMG1 gene have a role in the pathogenesis of AML and can be a prognostic factor in 
AML. 
 









Qazvin University of Medical Sciences 
 School of Paramedical Sciences 
Thesis of receiving degree in medical biotechnology 
 
Title: 
Evaluation the correlation between promoter methylation pattern 
and expression of SMG1 gene with prognosis in patients with 
Acute Myeloid Leukemia 
 
Supervisor: 
Dr. Mehdi Azad 
 
Advisors: 
Dr. Mohammad Hosein Ahmadi 
Dr. Saeed Mohammadi 
 
Writing: 
Neda Karami 
 
2021 
